
岡山大学 異分野融合先端研究コア 
守屋 央朗 

細胞のすべてを理解す
ることは可能なのか？ 
なぜ守屋は「システムバイオ
ロジー」に魅せられたのか？ 

あるいは、 



出芽酵母は、もっともよくわかっている生き物である。 
•  全ゲノムＤＮＡ配列が決定された (1996年） 
•  ゲノムレベルでのマイクロアレイ解析がなされた（1997年) 
•  全遺伝子破壊コレクションが作られた (2002年） 
•  全蛋白質の物理的相互作用が調べられた（2000年） 
•  全蛋白質の細胞内局在が調べられた (2003年） 
•  全蛋白質の存在量が調べられた (2003年） 

• Saccharomyces Genome Database 
• Comprehensive Yeast Genome 
Database 
• Yeast Protein Database  

酵母遺伝子（蛋白質）のデータベース 

“known” genes = 85% 

酵母の転写制御ネットワーク 酵母の蛋白質相互作用ネットワーク 

MBoC, 5th Ed.より 



細胞を理解する？ 
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細胞を理解する？ 

細胞シーマンはすぐそこに来ている？ 



統合的な酵母細胞周期モデル (Chen et al., 2004) 

• 約30の蛋白質の振るまいを微分方程式によって再現 
• 130の実験的に試された表現型のうち121を再現 
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おもちゃ？ 
検証が非常に大変。 
→ただ、そういう「指向」から
新たな実験が生まれる。 
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遺伝子つなひき法 (gTOW) 
① 標的の遺伝子を組み込んだ
gTOWプラスミドを細胞に導入 

• プラスミドは多コピーになる。 
• プラスミドは不均等に分配されるのでコピー
数がばらつく。 
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③ プラスミドのコピー数、増殖速度、GFP
の蛍光を測定 
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上限はさまざま：それぞれの数は、各標的遺伝子の過
剰発現に対する細胞システムのロバストネスを反映し
ている。 

脆弱 ロバスト 
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Moriya et al., PLoS genet. 2006 
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はまだまだ低い。 

Moriya et al., PLoS genetics 2006 

Chenモデルの予測とgTOWデータの比較 

2.  脆弱性をうむメカニズムは
何か？ (CDC14） 

3.  ロバストネスをうむメカニ
ズムはなにか？(ESP1) 

4.  数理モデルを改良できる
か？(ESP1) 

モデル予想 gTOWデータ 
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改良されたモデルのロバストネス 

数理モデルのgTOWデータによる評価と改良 

Original model 

Pds1 stabilization (improved and verified) model 

オリジナルモデルと改良されたモデルのシミュ
レーション結果 

Kaizu et al., Mol. Sys. Biol. 2010 

モデル予想 gTOWデータ 
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少しばかり現実の細胞に近い
モデルになりました。 
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これ全部シミュレーションしたいです。 
「見果てぬ夢」なんでしょうか？ 



「全細胞モデル」挑んで
いる人達はいます。 





いつか、これの酵母バー
ジョンで遊びたい！！ 


